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ライマーセット（補足表１）、SYBR® Green I（BioWhittaker Molecular Applications、
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#1 EMX1 empty spiracles, drosophila, homolog 1 2p14-p13 イントロン１ 
#2 miR663 microRNA 663 20p11.1 重複 
#3 NKX6-1 NK6, drosophila, homolog 1 4q21.2-q22 イントロン１ 
#4 OTP orthopedia homeobox 5q13.3 下流 
#5 OPLAH 5-oxoprolinase (ATP-hydrolysing) 8q24.3 下流 
#6 CYP1B1 cytochrome P450, subfamily 1B1 2p21 エクソン１ 
#7 NEFM neurofilament, medium polypeptide 8p21 エクソン１ 
#8 PMF1 polyamine modulated factor-1 1q22 イントロン１ 
#9 BDNF brain-derived neurotrophic factor 11p14.1 イントロン１ 
#10 SSTR5 somatostatin receptor 5 16p13.3 プロモーター 
#11 MYO1D myosin ID 17q11.2 イントロン１ 
#12 CAMK2N2 CaM-KII inhibitory protein 3q27.1 プロモーター 
#13 GATA4 GATA binding protein 4 8p23.1 プロモーター 
#14 NFATC1 nuclear factor of activated T-cells, 
cytoplasmic, calcineurin-dependent 1 
18q23 プロモーター 
#15 ANKRD9 ankyrin repeat domain 9 14q32.31 エクソン１ 









95%信頼区間 P値  オッズ比 95%信頼区間 P値 
#1 EMX1  0.84  0.70 - 0.97 < 0.001  23.8  3.7 - 153 < 0.001 
#2 miR663  0.78  0.62 - 0.94 0.006   26.7  2.8 - 258 0.005  
#3 NKX6-1  0.84  0.69 - 0.99 < 0.001  15.0  2.8 - 80.1 0.002  
#4 OTP  0.83  0.69 - 0.97 0.001   36.0  3.7 - 354 0.002  
#5 OPLAH  0.83  0.69 - 0.98 0.001   15.6  2.9 - 83.5 0.001  
#6 CYP1B1  0.78  0.62 - 0.94 0.006   12.7  2.1 - 76.7 0.006  
#7 NEFM  0.84  0.71 - 0.98 < 0.001  23.8  3.7 - 153 < 0.001 
- FLNc  0.69  0.51 - 0.87 0.055   5.7  1.2 - 25.9 0.025  
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補足表１．メチル化特異的 PCR のプライマーと条件 
CGI、CpG アイランド、順、順方向 (5’->3’)；逆、逆方向 (3’->5’)。§M、メチル化 DNA 特異的プ













#1 EMX1 M 順 GTTTCGGGTTTTTCGGCGTC 117 58 
   逆 CGCAAACATATTCCTTTTCGTTCG   
  U 順 GAGTTGTTTTGGGTTTTTTGGT 123 58 
   逆 ACACAAACATATTCCTTTTCATTCA   
#2 miR663 M 順 GTCGTCGTTCGTATCGGTCG 139 60 
   逆 AACGTCCTAACGAATTAAAACGCG   
  U 順 AAATGTTGTTGTTTGTATTGGTT 143 58 
   逆 AACATCCTAACAAATTAAAACACA   
#3 NKX6-1 M 順 TATTTTTTCGTTTTCGTCGTTC 104 58 
   逆 GCTAATAAACGACTAAAAACGCTC   
  U 順 TGGTGAGTGGTTGGAAGTGTTT 98 64 
   逆 TCTTCACCCTCACCACCCA   
#4 OTP M 順 TATTTACGGTTTTTTTATTACGC 116 54 
   逆 GCTATCGACACGAAACG   
  U 順 TGAGTGTTGTTGTTGGTATGAAAT 118 58 
   逆 CAACCTCCCCATCACACA   
#5 OPLAH M 順 AGTTATTCGGGAATTTCGCGGTAC 80 60 
   逆 CCCGACAAAAACCGCCG   
  U 順 GTTGGTTTTTTTGGTAGAAGTTGTT 86 58 
   逆 CACCCAAAAACTCCACAATACA   
#6 CYP1B1 M 順 TCGCGCGTTATTATCGTGC 110 58 
   逆 AACACTACGAAAACCTTCGACCC   
  U 順 AGGTATTGTGAAAGTTTTTGGTTT 123 58 
   逆 CTCCAAATCCAACCACACA   
#7 NEFM M 順 GTTCGGGATTAGCGTCGC 133 60 
   逆 CCGCCGATAAACGAACG   
  U 順 TTGGTTATTTGTTGGTAGGTGGAT 142 58 
   逆 AACCCAAAACCAACACCACA   
補足表１．メチル化特異的 PCR のプライマーと条件（続き） 
CGI、CpG アイランド、順、順方向 (5’->3’)；逆、逆方向 (3’->5’)。§M、メチル化 DNA 特異的プ











#8 PMF1 M 順 GGTTTGTTGATTTTTCGCGC 112 60 
   逆 AAAACAAAATAACCCTCGCCG   
#9 BDNF M 順 ATTCGTAGGGCGATGTCGC 142 58 
   逆 GATACCCGTTCGAAACGACC   
#10 SSTR5 M 順 TTTTCGGGGTTATTTGTTCGTC 134 58 
   逆 CCGCCTACCAAAAAACGC   
#11 MYO1D M 順 GTACGGGTCGATTAGTAGATCGC 103 58 
   逆 CCCGACTAAAAAACGATCGC   
#12 CAMK2N2 M 順 TTTTATCGCGTTTCGTTCGTC 149 66 
   逆 CCGAACCGCTAAACAAACGAC   
#13 GATA4 M 順 CGTGTTGGAGAGAAAAACGC 88 62 
   逆 CAACCCCAAATAACAACCGAC   
#14 NFATC1 M 順 TTTTTACGTAAGGAAAAAATACGAC 128 52 
   逆 ACCCATATCGATCGAACG   
#15 ANKRD9 M 順 TTTCGGTCGGGAAGTCGC 95 60 












補足表２．メチル化 DNA 免疫沈降-CpG アイランドマイクロアレイで単離された１５個の CpG アイラ
ンドのスクリーニングセットでのメチル化参照比率 
CGI 番号 遺伝子シンボル 平均メチル化参照比率 (%) P 値 
  健常者 胃がん患者  
#1 EMX1 5.5  49.1  < 0.001 
#2 miR663 6.0  61.4  < 0.001 
#3 NKX6-1 7.9  57.8  < 0.001 
#4 OTP 5.9  74.1  < 0.001 
#5 OPLAH 6.4  64.5  < 0.001 
#6 CYP1B1 16.2  51.3  < 0.001 
#7 NEFM 6.3  40.1  < 0.001 
#8 PMF1 44.8  49.0  0.423 
#9 BDNF 0.1  2.1  0.122 
#10 SSTR5 24.6  31.3  0.147 
#11 MYO1D 7.7  6.1  0.656 
#12 CAMK2N2 0.0  0.3  0.159 
#13 GATA4 0.7  1.3  0.381 
#14 NFATC1 39.7  52.7  0.235 
#15 ANKRD9 71.7  84.8  0.104 
CGI、CpG アイランド 
補足表３．検証群対象者の特性 
  健常者  胃がん患者 
検体数 14  21 
性別 男性 ： 女性 10 : 4  17 : 4 
年齢 平均年齢 66.4  66.2 
 範囲 39 - 83  59 - 75 
 
